








































 次に Nrd1 全長の構造解析の第一段階として、RRM2 単独ドメインの構造を NMR によ
り決定した。また、RRM1-RRM2 及び RRM3-RRM4 タンデム領域の主鎖の帰属を行い、
全体での構造解析を前進させた。次に Nrd1 全体構造のドメイン配置の知見を得るため、















こしていることが示唆されたことから、Nrd1 はリン酸化されていない状態では RRM1 と
RRM2の間にドメイン間相互作用が存在するものの、リン酸化されると RRM1の構造が崩
れ、RRM1と RRM2の間の相互作用が失われた状態になっていると考えている。Nrd1の
リン酸化により RRM1 の構造が崩れ、Nrd1 全体の凝集性に影響を及ぼし、ストレス顆粒
の形成が促進されているのではないかと考察している。 
 
(2) Cpc2と Nrd1の相互作用解析及び Cpc2の構造解析 






























の X 線結晶構造を決定している。決定した立体構造及び NMR により同定した作用部位に
基づき、リボソーム 40SサブユニットやmRNAを巻き込んだストレス顆粒形成による翻訳
停止機構に関する考察を行っている。 
全体を通し、本研究において著者は、ほぼ独力で、研究に必要な試料、即ち 15N、13C、
2Hによって標識された種々のタンパク質を調製し、また種々の発現系や、その変異体も遺
伝子操作により調製を行った。NMRスペクトルの解析、立体構造計算は緻密であり、また、
X線小角散乱や、X線結晶構造解析も共同研究による指導のもと、的確に行っている。以上
より、著者が分子生物学、生化学、NMR分光法、構造生物学の専門的知識を習得している
と判断できる。また論文全般において、記述は論理的で、水準に達していると判断された。 
 
４ 最終試験の結果 
本学の学位規定に従い、最終試験および試問を行った。公開の席上で論文内容を発表し、
化学専攻教員他による質疑応答をもって試験とした。また論文審査委員による本論文、そ
の背景、および関連分野に関して試問を行った。その結果、専門科目および外国語につい
ても充分な学力を有しているものと認め、合格と判定した。 
 
